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sensitive detection of an arbovirus in wild-caught vectors. 
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The study of viral communities has recently been boosted by the use of the so‐called high‐throughput 
sequencing (HTS) technologies. Coupled with random amplification of nucleic acids, HTS allows the 
identification of viral species present in a given sample without a‐priori knowledge on their identity 
but their resemblance to known viruses. The huge  interest of this approach for virus ecology and 
diagnostics  has  triggered  several  technical  improvements  in  most  steps  required  in  virus 
metagenomics,  from  nucleic‐acid  extraction  to  bioinformatics  analysis  of  sequencing  results. 
Surprisingly, there is yet a key step that has received little attention, that of library preparation. Here, 
we describe a library preparation for exploring viral diversity in a large number of samples with the 
use of high‐throughput sequencing. This method uses custom adaptors that are PCR ligated, allowing 
low cost, high multiplexing and fully exploitable read  lengths. After validation of our method with 
artificial  viral  communities, we have  tested  it with  two  samples  set  from wild‐caught  arthropod 
vectors showing that our approach allows to identify an arbovirus in highly‐degraded samples with a 
relatively high sensitivity. 
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Recent epidemics caused by different mosquito‐borne viruses underline the viral diversity associated 
to mosquitoes. However, beyond human viral pathogens, we know  little on other viruses of  the 
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mosquito  virome.  This  unexplored  diversity  probably  influences  vector  competence  and  other 
aspects of  the mosquito biology, as  shown  for  the mosquito bacteriome. We have analysed  the 
virome of Culex pipiens, a mosquito vector of  important arboviruses  like Rift Valley  fever virus or 
West Nile fever virus. To this end, we have coupled a metagenomics approach with a large sampling 
campaign  involving different countries and habitats around  the Mediterranean basin. Our  results 
show for the first time conserved patterns in virus diversity among mosquito populations, as well as 
specificities probably  linked  to different environmental  conditions. The discovery of a ubiquitous 
group of viruses strongly supports the existence of a core virome  in Culex pipiens that  is  likely to 
influence mosquito physiology. 
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Systemic Epichloë endophytes are common fungal symbionts of many cool‐season grasses. They are 
known  for  their  capability of  increasing host plant  tolerance against biotic and abiotic  stressors, 
including grass pathogens. However, results on endophyte‐mediated disease resistance have been 
ambiguous, and the underlying mechanisms of disease resistance remain unknown. We studied how 
Epichloë endophytes affect naturally occurring leaf blotch (Rhynchosporium sp.) pathogen infections 
of wild and cultivated  tall  fescues  (Schedonorus phoenix). Endophyte‐infected and uninfected  tall 
fescues were grown in a common garden experiment in southern Finland for eight growing seasons. 
The experimental plants were subjected to nutrient and water treatments. Our preliminary results 
show that the effects of endophytes on leaf blotch infection incidences varied among plant origins 
under different environmental conditions. Overall, American cultivars had lower pathogen infections 
than  the  Nordic wild  grasses.  American manipulatively  endophyte‐free  plants  had  considerably 
higher  pathogen  levels  compared  to  their  endophytic  counterparts  under  some 
treatments. Endophytic wild plants from Åland, Finland, exhibited higher leaf blotch incidences than 
naturally or manipulatively endophyte‐free plants, whereas with plants from Gotland, Sweden, the 
case was opposite. These results indicate that Epichloë endophytes may either suppress or increase 
pathogen Rhynchosporium  infections  in tall fescues, depending on grass origin and environmental 
conditions.   
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Bovine mastitis is an inflammatory disease of the mammary gland, often due to bacterial infections. We 
have recently established a link between bovine teat microbiome and history of animal with regard to 
mastitis, suggesting a  link between teat microbiota and health.  In an attempt to further explore this 
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